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（methicillin-resistant Staphylococcus aureus : MRSA） は、今なお医療関連感染、市中感染
の主要な原因菌のひとつである。MRSA のメチシリン耐性は新規ペニシリン結合蛋白
PBP2’（PBP2a）によるものであり、これをコードする遺伝子 mecA は可動性遺伝子要素
SCCmec の一部である。SCCmec は少なくとも 13（I~XIII）の遺伝子型に分けられ、医療
関連MRSA（HA-MRSA；healthcare-associated MRSA)では主に type I~III、市中感染型 MRSA 
（CA-MRSA；community-associated MRSA）では type IV, V を有することが多い。白血球障




遺伝子型（sequence type (ST)およびそれらのグループである clonal complex (CC)）の菌株
に限定されることが分かっており、CC1, CC6, CC8, CC30, CC59, ST772, CC80, CC88, 
CC121 などが知られる。中でも ST8 に属し IVa 型 SCCmec、pvl を有する菌株は USA300
クローンと呼ばれ、米国での主要な CA-MRSA となっている。また地域的にエンデミック


















 全菌株に対して、mecA (メチシリン耐性遺伝子)、pvl、ACME-arcA 遺伝子の検出とコア





遺伝子型 (agr type) をM-PCRで検出した。遺伝子配列の決定にはPCR‐direct sequencing
法を用い、7 つのハウスキーピング遺伝子の部分配列に基づく多座位遺伝子配列型別








  研究対象 430 株のうち、MRSA（mecA 陽性）は 132 株（30.7％）であった。pvl は
193 株（44.9％）に検出され、pvl 陽性率は MSSA で 54.4％、MRSA では 23.5％であっ
た。コアグラーゼ遺伝子型（coa）は、IIIa が最多（25.8％）で、IIa、Va、VIa、IVb 
の順に多く見られた。pvl 陽性菌株は、MSSA では coa-IIIa、Va、VIa で他の coa-type








べてΦPVLに分類された。MLSTにより、pvl陽性MRSAは、CC88 (ST88, ST2884, 
ST4345), CC6 (ST6, ST4350), CC1 (ST1, ST772), CC8 (ST4317)に型別された。
pvl陰性MRSAは、CC5 (ST5, ST2088, ST4351), CC80 (ST80), CC672 (ST361), 
CC121 (ST1964), CC22 (ST22)に型別された。pvl 陽性 CC88 MRSA は
SCCmec-IVa または-V を有し coa-IIIa, agr-I or III, spa-t186（または他の spa 
type ）に属し てい た。 pvl 陽性 ST772 MRSA 株は SCCmec-V で
coa-IVa/agr-I/spa-t345 と型別された . 5 株の pvl 陰性 ST80 MRSA は
SCCmec-IVaを持ち coa-XIc/agr-IIIに属し etd, edinB を有していた。etd、edinB 
の配列は、以前ダッカで報告された ST1931 (CC80) の DK-B3 株と一致し、
既報の他株の配列とも 99％一致した。4 株の ST772 pvl 陽性 MSSA は 
coa-IVa/agr-I/spa-t345  （または t17334）に属していた。ST121 の 4 菌株 
（MSSA；pvl 陰性 1株、pvl 陽性 3株）は coa-Va/agr-IV/spa-t645 に型別され、
変異型 ebpS (ebpS-v) を有していた。これは内部に 180塩基の配列が欠失した
遺伝子であり、系統遺伝学的には既報の他の ST121株と同じクラスター（clade 
III）を形成した。稀な coa-XIIIa 型が、3株の pvl 陽性MSSA で検出され、こ







が、それら pvl 陽性菌株はおもに 3 つのクローン（coa-IIIa/CC88, coa-Va/ST121, 
coa-VIa/ST772）により構成されていた。また pvl 陽性 MRSA は多様なクローンによ
り成っていたが、CC88 は主要なクローン群の一つであった。ST88 は MSSA、MRSA
における稀な系統で、アジア、アフリカに多く分布し、重症感染症との関連が報告され




本研究では ST772が pvl陽性MRSAと pvl陽性MSSAで同定された。ST772は pvl
陽性MSSAにおいてバングラデシュで 2004年に初めて報告され、その後 SCCmec V、





ST121 は世界的には pvl を有することが多く、高病原性クローンとして知られる。今







CC80 クローンはヨーロッパの主要な CA-MRSA の系統として知られ、中東や北アフ
リカにも分布し、SCCmec-IVc を有し spa-t044/agr-IIIと型別され、pvl, fusB, etd/edinBなど
を合わせ持つ。最近、Edslev らは世界中の CC80 系統の菌株を全ゲノム解析し、次の 3
つの群に分けられることを報告した: １）サブサハラアフリカの pvl陽性MSSA、2）ヨ
ーロッパの CA-MRSA（SCCmec-IVc/pvl/fusB）、3）pvl/fusBを持たない新規MRSA（SCCmec 
IVa）。このうち 3 番目の新規MRSAに、2008年にダッカで分離された CC80（ST1931）
の pvl 陰性 MRSA が含まれていた。今回の研究でも、ST80 の MRSA が 5 株検出され、
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明らかにした研究である。本研究では 2015年 10月から 2016年 12月の間、マイメンシ
ン医科大学病院で分離された黄色ブドウ球菌430株を対象とし、このうち30.7％がMRSA
であった。PVL(Panton-Valentine leukocidin)遺伝子陽性株は 44.9％と高く、特に MSSA
においては 54.4％と MRSA（23.5％）よりも高かった。PVL陽性 MSSA菌株は主に 3つの
クローン（CC88、ST121、ST772）により成り、土着的なクローンとして分布していると
考えられた。ST772 は Bengal Bay Clone としてインドを中心に世界的な拡がりが見ら
れる MRSAであるが、バングラデシュでは PVL陽性の MSSAとして ST772が多いことが特
徴的であった。CC88は PVL陽性 MRSAにも同定され、同国における新興クローンの一つ
と推定された。また PVL陰性の CC80-MRSAは、ヨーロッパでの主要な CA-MRSAクローン
に類似する新興クローンとして昨年報告されていたものと同じであり、これがバングラ
デシュでエンデミックに分布していることが示唆された。以上の研究結果は、バングラ
デシュにおける PVL 陽性・陰性 MRSA、MSSAの分布とその分子疫学的実態を明らかにす
るものであり、同国における感染症対策の基礎資料として役立つものと考えられる。こ
れらのことから、本研究論文は医学博士の学位に値するものであると審査委員全員から
評価された。 
 
 
